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CALSEQU Acceptor site, datasaet

ENCEANA

LYSIS CBS
« Problemstilling: Hvad er -+ - AG

omkring acceptor-site?

GTTCTTCGTGTTTATTTT
TTGTTTCTCCTTTTAAAA
TTTACTAACGACACATTG

« Dataseet: 268 acceptor GATACGCTTACCGTTATC

TACTAATATGTAATACTT

sites fra Geer. ATTGAGATCTTTTTTAAC

TTCTCCCCTTCTTCATTT
TAACATAACTTATTTACA

GATATTTCCCGTTGTGTT

TTTTCCCGACCATCAAGA!

* Fglgende side viser TGCAAAAACTTTTTTTCA

GTTTATTGTGTTTCCACT

hvordan informationen e

i hyppigheden af P ——

TACTTTTCTTTATCTAAG

nukleotid-forekomsten AT CRACETECTATTERAT

kan behandles TAACTAACATGACTTTAA!
. AGTACTAACTAATTAACT
GATCACCGTCACATTTAT

CAGTGGAATTTTTTTTTC

CTCTATGACCAATAAAAA

AAATGGTATTATTTATAA

ATAAATATGCGATCAATA

ATTTTACTTTTTTTTTTT

ATTTATTTCCTTATAATA

TCGCAATTAATTTTCTAA

GACCATCTTTCTTTTCCC

AACCTTCTTTCTCATTCG

AATTACTAACAGCTGTAA

CTCTCTGCGCGTCCAATT

TTGTTTTGTTTTGTCGTA:

AAACTTCCATTTCTTACA

TCCTTTCCATAATTTATT

CGATTTACTATTTCCATT

AATTTACTAACAATACTT

TCCTATACTAACAATTTG

Rasmus Wernersson
Introduktion til Bioinformatik, kursus 27611.



NTERF(

10 [_|[|~|
LSEQ

I
ENC L -0V Vaegtmatricer og sekvenslogoer
LYS15 CBS

B

1) Simpel opteelling af forekomst:

94 88| 84| 75| 78| 78| 71| 69| 70| 60( 68 77| 32| 49| 87| 93| 93| 134 9| 266 0| 86| 66( 85 81| 89| 81| 88 82

113| 110| 113| 117| 104| 117( 111| 120| 118| 125| 136| 140( 182| 155| 122| 100( 124 75| 137 o 0| 72| 85 82 91| 83| 73| 67| 96

C 31| 45| 52| 44| 56| 46| 62| 54| 56| 51| 46( 37| 30| 42| 32| 44| 30( 25| 122 1 0| 38| 65 52 43| 62| 62 57 43

30( 25| 19| 32| 30| 27| 24| 25| 24| 32 18( 14| 24| 22| 27| 31| 21| 34 0 1| 268 72| 52| 49| 53 34( 52| 56| 47

) Frekvens udregning (veegt-matrice):

0,12| 0,17| 0,19| 0,16( 0,21 0,17| 0,23| 0,20| 0,21| 0,19 0,17| 0,14| 0,11 0,16| 0,12| 0,16/ 0,11| 0,09(0,46( 0,00| 0,00| 0,14 0,24| 0,19| 0,16| 0,23| 0,23| 0,21 0,16

0,42|0,41|0,42| 0,44|0,39| 0,44|0,41| 0,45(0,44(0,47|0,51| 0,52| 0,68| 0,58| 0,46| 0,37|0,46| 0,28(0,51( 0,00( 0,00| 0,27| 0,32| 0,31| 0,34| 0,31| 0,27| 0,25| 0,36

A 0,35| 0,33| 0,31| 0,28/ 0,29 0,29| 0,26| 0,26| 0,26/ 0,22 0,25| 0,29| 0,12 0,18| 0,32| 0,35| 0,35|0,50( 0,03} 0,99 0,00| 0,32 0,25| 0,32| 0,30| 0,33| 0,30 0,33| 0,31

0,11| 0,09 0,07| 0,12 0,11 0,10| 0,09/ 0,09| 0,09| 0,12 0,07| 0,05| 0,09( 0,08| 0,10| 0,12| 0,08| 0,13| 0,00( 0,00| 1,00| 0,27 0,19| 0,18| 0,20| 0,13| 0,19/ 0,21 0,18
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4) Informations beregning:

N
Rseq = Simax — Sops =108, N — | — Z Pnlog, p,

5) Sekvens-logo
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